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$852. [845] 2p C xk RA A 28 BEAR 368 o FG RAR, 2ο IR R A 
Æ Antheraea assama. 线粒体 基因 组 并 在 线粒体 水 平 上 了 解 大 蚕 蛾 科 (Saturniidae ) 属 及 种 间 的 分 子 
系统 进化 关系 。【 方 法 】 采 用 PCR 步 移 法 并 结合 克隆 测序 的 策略 ,测定 了 珍稀 绢 丝 昆 虫 琥 珀 蚕 的 线 
粒 体 基因 组 全 序列 ,分 析 其 结构 特点 和 碱 基 组 成 ;采用 邻近 距离 法 ( NJ) 构建 大 看 蛾 科 及 外 群 共 14 
种 昆虫 线粒体 蛋白 质 编码 基因 的 系统 发 育 树 ,并 分 析 下 珀 看 在 大 蛋 蛾 科 中 的 系统 发 育 关系 。【 结 
果 】 焉 珀 短线 粒 体 基因 组 序列 全 长 15 312 bp (GenBank 登录 号 : KU301792) ,包含 13 个 蛋白 质 编 
码 基因 、22 个 tRNA 基因 、2 个 核糖 体 rRNA 基因 和 一 段 332 bp 的 A+T 富 集 区 , 哇 现 典型 的 鳞 翅 目 
昆虫 线粒体 基因 组 的 核 普 酸 组 成 及 基因 排 布 顺 序 。 分 析 结 果 表 明 , 焉 珀 下 线粒体 基因 组 中 A+T 
含量 高 达 80. 18% ,13 个 蛋白 质 编码 基因 中 ,除了 COXI 以 CGA 为 起 始 密码 子 , 其 他 均 为 典型 的 起 
始 密码 子 ATN。COX1、COX2 和 ND5 均 以 不 完整 的 了 为 终止 密码 子 , 其 余 基 因 都 是 以 典型 的 TAA 
或 TAG 为 终止 密码 子 。 预 测 的 22 个 tRNA 二 级 结构 中 , 除 RNAS 缺乏 DHU 臂 外 ,其 他 21 个 
tRNA 均 能 形成 典型 的 三 叶 草 结构 。 由 线粒体 蛋白 质 基因 串联 序列 构建 的 NJ 系统 发 育 树 表明 , 琥 
3848-5 1Ε3ς Antheraea pernyi, KÆ Antheraea yamamai , 8] A KÆ Antheraea frithi ἡ jx, 5 3} A KÆR 
THES Antheraea 这 一 分 支 。 在 9 fb A AUREUS 338 ΕΛΣ ΕΙ ΧΕ ἘΠΕ Χ Am 5 
E KÆRA Attacus W Ej 48 KÆ Attacus atlas 亲缘 关系 较 远 。【 结论 】 3658 ZUR RE 28) XL LE 
列 方式 同 其 他 已 测定 的 鳞 翅 目 昆虫 的 完全 相同 。 基 于 线粒体 基因 组 的 大 看 蛾 科 昆 虫 系 统 发 育 关系 
与 传统 的 形态 分 类 学 结果 一 致 , 即 下 珀 看 隶 属于 株 蚕 属 Antheraea ο 
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Sequencing and analysis of the complete mitochondrial genome of 


Antheraea assama ( Lepidoptera: Saturniidae ) 
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and Apiculture, Yunnan Academy of Agricultural Sciences, Mengzi, Yunnan 661101, China) 
Abstract: [ Aim] Analyzing the mitochondrial genomes of insects can well indicate the genetic 
relationship among insect species. This study aims to explore the mitochondrial genome of Antheraea 
assama and to understand the intergeneric and interspecific molecular and evolutionary relationships of 
Saturniidae based on the mitochondrial genome sequences. [ Methods] The complete mitochondrial 
genome sequence of Antheraea assama , a rare silk-spinning insect, was determined by using PCR and 
primer walking, and its general features and base composition were analyzed. The phylogenetic tree of 
mitochondrial protein-coding genes of fourteen species of Saturniidae and the outgroup was constructed by 
using the neighbor-joining method ( NJ), and the phylogenetic relationships of A. assama within 


Saturniidae were analyzed. [Results] The mitochondrial genome of A. assama ( GenBank accession no. : 
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KU301792) is 15 312 bp in length, and contains 13 protein-coding genes ( PCGs) , 22 tRNA genes, 2 
ribosomal RNA genes and a 332 bp A + T-rich region. The sequenced genome displays the genomic 
components and gene order of the typical lepidopteran mitochondrial genome. The sequence analysis 
revealed that the mitochondrial genome of A. assama is biased toward a high A +T content (80. 1890). 
All protein-coding genes start with a typical ATN initiation codon, except that COXI starts with the CGA 
codon. Majority of the 13 PCGs have a complete termination codon ( TAA or TAG) , except that COXI, 
COX2 and NDS genes terminates with the incomplete stop codon T. The secondary structure of 22 tRNA 
genes by predicting showed the classic clover-leaf structure, except that the dihydrouridine ( DHU) arm 
of tRNA?" ^99 forms a simple loop. The NJ tree based on the mtDNA protein-coding gene sequences 
showed that A. assama formed the clade of Antheraea ( Lepidoptera; Saturniidae) with Antheraea pernyi, 
Antheraea yamamai and Antheraea frithi. In nine species of Saturniidae studied, A. assama has the 
closest relationship with A. yamamai of Antheraea, and has a farther relationship with Attacus atlas of 
Attacus. [ Conclusion] The gene arrangement pattern of the mitochondrial genome of A. assama is 
identical to those of other lepidopteran insects that have been assayed. The phylogenetic relationships of 


Saturniidae constructed based on the mitochondrial genomes are consistent with those in traditional 
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morphological taxonomy , i. e., A. assama belongs to Antheraea. 


Key words; Saturniidae; Antheraea; Antheraea assama; mitochondrial genome; phylogeny 





线粒体 (mitochondrion ) 是 真 核 生 物 细胞 内 的 重 
要 细胞 器 ,能 为 细胞 生命 活动 提供 能 量 ,处 于 新 陈 代 
谢 和 生物 能 量 转换 的 中 心地 位 。 线 粒 体内 含有 自身 
独立 的 遗传 物质 一 一 线粒体 DNA ( mitochondria 
DNA, mtDNA )。 动 物 线粒体 DNA. 的 长 度 一 般 在 
15. 4 ~16.3 kb( Woese et al., 1983) ,通常 为 结构 高 
度 紧凑 的 共 价 闭合 环 状 分 子 ,一般 编码 37 个 基因 ， 
其 中 包括 13 个 和 蛋白质 编 码 基因 、22 个 转运 RNA 
(tRNA ) 基 因 2 个 核糖 体 RNA (rRNA) 基因 和 1 个 
非 编码 控制 区 (D-loop 区 )。 很 多 线粒体 和 蛋白质 编 
码 基因 含有 不 完整 的 T 或 TA 终止 密码 子 ,通过 转 
录 后 加 工时 补 全 终止 密码 子 ( Ojala et al., 1981), 
动物 线粒体 DNA 属于 母性 遗传 ,线粒体 基因 组 的 基 
因 排 列 方 式 极为 紧凑 ,编码 效率 高 ,部 分 基因 间 会 发 
生 相 互 重 大 ,在 遗传 过 程 中 不 发 生 基因 重组 . 易 位 和 
倒 位 等 突变 。 线 粒 体 基 因 组 具有 比 核 基因 组 更 高 的 
突变 率 , 因 而 mtDNA 成 为 目前 研究 动物 起 源 进化 及 
群体 遗传 分 化 的 理想 对 象 ( Vigilant et al., 1991; 
Navajas et al., 1996) ,已 成 为 一 种 重要 的 分 子 标 记 
手段 ,广泛 用 于 包括 鳞 翅 目 昆虫 在 内 的 许多 物种 的 
分 类 鉴定 、 种 间 分 子 进化 、 群 体 遗 传 关 系 和 系统 发 育 
进化 关系 等 研究 (Kim et al., 2011, 2012; Cameron, 
2014), 

ΒΕ ΤΗΣ Antheraea assama Westwood 是 一 种 珍稀 














等 , 2010; 钟 健 等 , 2012) ,开展 了 琥珀 大 形态 学 鉴 
定 和 生物 学 特性 研究 等 前 期 工作 , 并 利用 线粒体 
ΟΟΧΙ 基因 比较 了 大 蚕 峨 科 昆 虫 的 亲缘 关系 ( 钟 健 
等 , 2013, 2014) 。 本 研究 以 下 珀 蚕 为 研究 对 象 ,对 
距 珀 乔 线 粒 体 基因 组 进行 测定 和 相关 近 缘 种 的 比较 
分 析 , 期 望 研究 结果 能 为 大 蚕 峨 科 绢 丝 昆 虫 系统 分 
类 学 和 比较 基因 组 学 研究 提供 分 子 生物 学 方面 的 基 
础 信息 。 




















1 材料 与 方法 


1.1 供 试 材料 

作者 于 2009 年 在 云南 文山 地 区 收集 到 野生 琥 
表 答 成 虫 的 卵 ,繁育 继 代 保 存 至 今 。 琥 珀 和 蛋 幼 虫 在 
温度 23 ~27% 、 相 对 湿度 85% ~ 9596 条 件 下 ,用 樟 
PREJE Cinnamomum pedunculatum 叶片 饲养 至 结 
Je NUES T d 的 政 珀 看 肾 提 取 基 因 组 。 
1.2 琥珀 蚕 基因 组 DNA 提取 、 引 物 设 计 及 PCR 
扩 增 

取 政 珀 在 肾 的 头 部 和 腹部 ,去 除 内 部 污 物 ,采用 
常规 的 “平衡 酚 - 氧 仿 - 异 戊 醇 ” 抽 提 法 提取 总 DNA, 
方法 参照 赵 巧 玲 等 (2000 ) 。 

从 NCBI 上 下 载 已 报道 的 梓 鼻 属 及 其 他 近 缘 种 
的 线粒体 基因 组 序列 ,进行 Clustal X 比 对 寻找 保守 





























的 绢 丝 昆 虫 , 琥 珀 蚕丝 呈 天 然 的 金黄 色 ,高 贵 华 丽 价 
值 不 菲 , 现 上 只 有 印度 能 少量 生产 。 作 者 自 2006 EF 
云南 野 看 资源 的 信息 收集 与 考察 工作 ( 江 秀 均 














区 域 ,根据 引物 设计 的 基本 原则 ,利用 引物 辅助 设计 
软件 Primer Primier( Ver，5.0) 等 设计 相关 引物 16 
对 ( 表 1) ,覆盖 了 琥珀 短线 粒 体 基因 组 的 全 部 序列 。 
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扩 增 基因 片段 
Amplified gene fragment 


表 1 琥珀 短线 粒 体 基因 组 测序 引物 


Table 1 Primers for sequencing of the mitochondrial genome of Antheraea assama 


引物 序列 (5 -37) 


Primer sequences 


片段 大 小 (bp) 


Fragment size 





ΕΙ Assal-F; TTTTGGGCTCATACCTCAAATAT 1612 
Assal-R; ACAATAGTATTATAAATTTGATCA 
P Assa2-F: AGGAATAGTAGGAACTTCATT 646 
Assa2-R; TGGATGGCCAAAAAATCAAAATAAA 
B3 Assa3-F: CTTCTTTCTTTGATCCTGCTGG 1 603 
Assa3-R; GAAATTCTTTCAATTACAATAGG 
F4 Assa4-F: CAAACAAATTTTTTTATTAATCGA 710 
Assad-R; GAAATAAAAATAAAAGTTGATCCTT 
Ες Assa5-F; CTTCACAATGAATTTAAAACCTTAT 1353 
Assa5-R; ACTTTTTGATTGGAAATCAAATAT 
r6 Assa6-F: ATTTTGGATTTGAAGCTGCTGCTT 755 
Assa6-R; CCACTAAAAATTAAGTTAGCAGC 
ΡΤ Assa7-F: AAAGAGGTATATCACTGTTAA 1029 
Assa7-R; GATATTCAAGATATTCGTTATATAGG 
F8 Assa8-F: CCTATATAACGAATATCTTGAATATCAT 1 259 
Assa8-R; GTTTTAATTTCTTTTTTTAGAGCTGG 
F9 Assa9-F: CATGTTGTGTAAAAGAAAATA 628 
Assa9-R; CCTATATATTTTGTTCATTTATG 
F10 Assal0-F; TTGAACCAGAAACAGGAGCTTCTA 986 
Assal0-R: GATTTACAAGACCAATGTTTTTA 
F11 Assall-F; GAAACAAAAATTAAATTTCCAATA 803 
Assall-R; TCCATTAATAATTTTAATAATTGG 
F12 Assal2-F: GATAAATAATTTCAAACCTATTCGA 1 244 
Assal2-R: GAATTATTTTTAGTATAAATTAATAG 
F13 Assal3-F: GCATTTGTTTTGAAAACTTAAGAAAG 1 239 
Assal3-R; AAATCTTACATGATCTGAGTTCA 
Fl4 Assal4-F: AAAGATAGAAACCAACCTGGCT 599 
Assal4-R; CGGCAAAAATTTATATTCACTTG 
F15 Assal5-F; GCAGATTAGACTTTAAATTATTCTC 876 
Assal5-R; TTGCCCGTCGCTTTCATATATAAAT 
Assal6-F: ACTTTCCAGTACCTCTACTTTGTT 
F16 1 188 


Assal6-R; ATCCTTTAATCAGGCACTTTATTC 





PCR 反应 体系 为 25 uL: 10 x Buffer 3 pL,2.5 
mmol/L dNTPs 1 &L,10 pmol/L 的 上 下 游 引 物 各 1 
nL, 模板 1 pL(20 ng/uL), TaKaRa Taq 1.25 U, 
ddH,O 17.75 pL。 扩 增 条 件 : 94C 预 变性 5 min, 
95% 变性 45 s, 50 ~65% 退火 50 s, Τ2 Ὁ 延伸 50 s, 
34 个 循环 , 72% 延伸 10 mins, RH 196 的 琼脂 糖 凝 
胶 进 行 电泳 检测 PCR 产物 , 扩 增 得 到 的 PCR 产物 
经 过 直接 纯化 或 凝 胶 回收 纯化 后 , 送 生 工 生 物 工程 
(上 海 ) 股 份 有 限 公 司 测序 。 所 有 片段 均 为 双向 测 
序 , 未 能 测 通 的 序列 则 采用 克隆 测序 或 重新 设计 引 
物 再 测序 , 补 全 序列 。 

1. 3 ”琥珀 短线 粒 体 基因 组 序列 拼接 及 注释 
将 测序 得 到 的 焉 珀 看 线 粒 体 基因 组 各 序列 片段 



































用 DNAStar 软件 包 进 行 拼 接 组 装 得 到 线粒体 基因 组 
全 序列 。 通 过 NCBI 数据 库 的 BLAST 工具 (http :// 
blast. ncbi. nlm. nih. Gov/Blast. cgi) 鉴定 基因 组 中 
的 蛋白 质 编码 基因 和 rRNA 基因 ,采用 在 线 注释 软 
TF. DOGMA ( http;//dogma. ccbb. utexas. edu) 确定 各 
基因 位 置 ,同时 参考 已 测 得 的 大 和 蛋 蛾 科 昆 虫 (Liu et 
al., 2008; 洪 桂 云 等 , 2010; 杨 绍 宇 等 , 2014) 及 下 
载 的 近 缘 种 线粒体 基因 组 的 注释 结果 进行 校正 。 
采用 tRNAscan-SE 1. 21 程序 (Lowe and Eddy, 
1997) 预测 tRNA 基因 的 二 级 结构 并 用 RNAVIZ 2.0 
程序 (De Rijk and De Wachter, 1997) 导出 结果 , 诗 
分 无 法 预测 到 的 tRNA 基因 通过 参照 近 缘 种 已 注释 
序列 , 比 对 确定 位 置 并 手工 绘制 二 级 结构 。 线 粒 体 
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基因 组 结构 图 利用 MTviz 在 线 绘图 软件 (http:// 
pacosy. informatik. uni-leipzig. de/mtviz/mtviz ) 在 线 生 
成 。 
1.4 琥珀 短线 粒 体 基因 组 密码 子 使 用 偏好 性 分 析 

利用 软件 MEGAS. 2 和 DNAMan V6 进行 碱 基 
含量 多 态 位 点 和 相似 度 分 析 , 包 括 A+T 含 量 、AT 
偏 度 (AT skew) 和 GC 偏 度 (GC skew) ,线粒体 基因 
组 碱 基 组 成 偏 度 计 算 公 式 : AT skew = (A - T)/(A 
+T); GC skew = (G - C)/(G +C)(Pera and 
Kocher, 1995) 。 并 计算 同 义 密 码 子 使 用 相对 频率 
(relative synonymous condon usage，RSCU ) ,分 析 线 
粒 体 基因 组 基因 的 密码 子 使 用 模式 。 
1.5 琥珀 大 线粒体 基因 组 系统 发 育 分 析 

为 研究 和 蛋 蛾 总 科 昆 虫 的 亲缘 关系 ,参照 王 菊 平 
等 (2015 ) 的 方法 ,建立 NJ 树 。 研 究 中 涉及 到 的 大 
ας ΠΕΡ HER 9 fb, JE VERE ΓΘ Η RU 263€. Bombyx 
mori JARIR Manduca sexta. , 36 35] H Pieris rapae , 
亚洲 玉米 量 Ostrinia furnacalis FAILA H HY E A Rie 
Drosophila melanogaster 作为 外 群 ,将 14 种 昆虫 线 粒 
体 基 因 组 中 的 13 个 蛋白 质 编 码 基 因 序 列 串联 后 , 基 
因 的 排列 顺序 未 做 改变 ,通过 Clustal X 1. 83 软件 进 
行 序列 比 对 , 避免 移 码 。 基 于 Kimura-2-Parameter 
( K2P) 双 参 数 模 型 (Kimura，1980 ) 计算 序列 间 的 变 
异 度 , 采用 邻近 距离 法 (neighbor-joining method, 
NJ) (Saitou and Nei, 1987) 构建 系统 进化 树 ,完全 删 
除 空位 。 系 统 树 分 六 的 置信 水 平 用 自 引 导 检 验 
( Bootstrap test) ( Felsenstein, 1985) 佑 计 , 自 展 值 重 
复 抽 样 1 000 次 。 















































2 结果 


2.1 琥珀 短线 粒 体 基 因 组 的 基因 组 成 和 分 布 特征 
33H X By Zk d pk 3E D] 2H 3 K 15 312 bp 
(GenBank 登录 号 : KU301792 ) , 86 31 Æ £k Ἐπ [c dic 
因 组 的 基因 排 布 顺 序 与 典型 的 鳞 翅 目 昆 虫 线粒体 基 
因 组 的 基因 排 布 顺 序 完 全 一 致 , 呈 双 链 闭合 环 状 结 
构 , 基 因 组 成 包含 13 个 和 蛋白质 编码 基因 (PCGs) «22 
个 tRNA 基因 、2 个 rRNA 基因 (12S rRNA 和 16S 
rRNA) 和 一 个 A+T 富 集 区 (CR 区 )。 线 粒 体 37 个 
基因 中 ,有 23 个 基因 分 布 于 J 链 (majority-strand ) :9 
个 蛋白 质 编码 基因 ( ND2, ΟΟΧΙ, ΟΟΧ2, ΑΤΡΒ, 
ATP6, COX3, ND3, ND6 和 CYTB) 和 14 个 tRNA， 
14 个 基因 在 N &E( minority-strand) 上 编码 :4 个 蛋白 
编码 基因 (ND5, NDA, ND4L 和 ND1) 8 个 tRNA 基 





因 及 2 个 rRNA 基因 。A +T 富 集 区 有 332 bp, 3 
珀 蛋 线 粒 体 基因 组 基因 结构 及 分 布 如 图 1. 





图 1 正 珀 春 线 粒 体 基 因 组 结构 


Gene map of the mitogenome of Antheraea assama 








Fig. 1 
外 圆 粗 线 的 基因 表示 在 丁 链 编码 ,内 圆 粗 线 的 基因 表示 在 N 链 编 
码 ; 蓝 色 填 充 表示 不 同 的 tRNA 基因 ,用 对 应 的 氨基 酸 单字 母 表示 ， 
未 填充 颜色 的 白色 框 分 别 表示 蛋白 质 编码 基因 rRNA 和 控制 区 。 


The genes on the bold outer circles are located on the J-strand. The 




































































genes on the bold inner circles are located on the N-strand. The blue- 
filled blocks denote tRNA genes, which are indicated by one-letter 
amino acid code of the corresponding amino acid. The white blocks 
denote protein-coding genes, rRNA genes and the control region, 


respectively. 


JH d ἐκ ΠΗ ΛΕΡ ΘΗ Ἡ 6 处 基因 重合, 共 21 
bp, 最 长 一 处 位 于 tRNA" 和 tRNA 之 间 , 重 又 序列 
为 8 bp; 其 次 是 47P8 和 47P6 之 间 , 重 车 序列 为 7 
bp。 基 因 间 隔 有 16 处 , 共 174 bp, tRNA?" JI ND2 之 
间 间 隔 最 长 为 50 bp, 其 次 是 tRNAY fl ΕΝΑ 
间 ,间隔 45 bp; tRNA?" ( UCN) RI ΝΡΙ 之 间 间 隔 18 
bp; 既 无 间隔 又 无 重复 的 区 域 有 16 处 ( 表 2) 。 

2.2 琥珀 每 线粒体 基因 组 核 背 酸 组 成 

正 珀 看 线粒体 基因 组 中 A. 碱 基 数目 为 6 026, 
占 39. 3596 ; T 碱 基数 目 为 6251 , {τ 40. 8296 ; G 碱 基 
数目 为 1 181, 占 7.71% ; C 碱 基数 目 为 1 854, τ 
12. 11% ;T 碱 基 售 量 最 高 而 G 含量 最 低 。A + 了 T 碱 
At ih 80.18% ,G +C 占 19.82% , AT 偏 度 为 
-0. 0183,GC 偏 度 为 -0. 146( 3€ 3) , 均 为 负 值 。 从 
表 3 中 还 可 以 看 出 ,蛋白质 编码 基因 密码 子 第 1 位 
点 的 A+T 含 量 (73.09% ) 高 于 第 2 位 点 
(70.37% ) ,而 第 3 位 点 A +T 含 量 则 高 达 92. 78% 。 
这 与 天 乍 (第 1,2 和 3 位 点 A+T 含 量 分 别 为 
73. 04% , 70. 50% 和 93. 3296 ) JS BI EL E CAST, 2 
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表 2 琥珀 短线 粒 体 基 因 组 的 基因 分 布 及 注释 
Table 2 Gene organization and annotation of the mitochondrial genome of Antheraea assama 
F 5 » 反 密 码 子 ο. 起 始 终止 
Anticodon and position Start codon Stop codon 
tRNA™® J 1 -68 68 CAT 33 -35 0 
tRNA™ J 69 —133 68 GAT 106 - 108 -3 
tRNA™ N 131 - 199 69 TTG 167 - 169 50 
ND2 J 250 - 1 263 1014 7 ATT TAA 
tRNATP J 1 271 - 1 338 68 TCA 1 302 - 1 304 -8 
tRNA N 1 331 -1 395 65 GCA 1 361 -1 363 4 
tRNA™Y N 1 400 -1 466 67 GTA 1 431 -1 433 6 
COX1 J 1 473 - 3 003 1531 0 CGA T 
tRNA ( UUR) J 3 004 -3 071 68 TAA 3 034 -3 036 0 
COX2 J 3 072 -3 753 682 0 ATG T 
ΝΑΙ J 3 754 -3 824 71 CTT 3 784 -3 786 45 
tRNA J 3 870 -3 936 67 GTC 3 901 -3 903 0 
47P8 J 3 937 -4 101 165 -7 ATT TAA 
ATP6 J 4 095 -4 772 678 -1 ATG TAA 
COX3 J 4772 -5 560 789 2 ATG TAA 
tRNASY J 5 563 -5 628 66 TCC 5 593 -5 595 0 
ND3 J 5 629 -5 982 354 -1 ATT TAA 
tRNA J 5 982 -6 047 66 TGC 6 012 -6 014 -1 
tRNA ^S J 6 047 -6 111 65 TCG 6 075 -6 077 0 
tRNA ^“ J 6 112 -6 176 65 GTT 6 142 -6 144 2 
tRNASCACN) J 6 179 -6 244 66 GCT 6 204 -6 206 0 
tRNA™ J 6 245 -6 311 67 TTC 6 275 -6 277 11 
tRNAP™® N 6 323 -6 388 66 GAA 6 355 -6 357 0 
NDS N 6 389 - 8 129 1741 0 ATT 工 
tRNAPS N 8 130 - 8 194 65 GTG 8 162 - 8 164 4 
ND4 N 8 199 -9 539 1 341 1 ATG TAA 
ΝΡΑΙ, Ν 9 541 -9 831 291 7 ATG TAG 
tRNA™ J 9 839 -9 903 65 TGT 9 869 -9 871 0 
tRNA”? N 9 904 -9 968 65 TGG 9 936 -9 938 2 
ND6 J 9 971 -10 507 537 2 ATA TAA 
CYTB J 10 510 -11 658 1 149 12 ATA TAA 
tRNASeCUCN) J 11 671 - 11 736 66 TGA 11 699 -11 701 18 
ΝΡΙ Ν 11 755 -12 693 939 1 ATG TAA 
tRNAIe"(CUN) N 12 695 -12 762 68 TAG 12 730 - 12 732 0 
LrRNA N 12 763 -14 133 1371 0 
tRNA N 14 134 -14 201 68 TAC 14 169 -14 171 0 
STRNA N 14 202 -14 980 779 0 
A +T region 14 981 -15 312 332 0 


ND; NADH 脱氧 酶 亚 基 











ΑΤΡ. ATP Ji RS 















































因 NADH dehydrogense subunit coding gene; COX: 细 
基因 ATPase subunit coding gene; ΟΥ̓ΤΒ: 细胞 
Large ribosomal ΕΝΑ: SrRNA ; 核糖 体 小 亚 基 RNA 
一 栏 中 , 正 数 表示 基因 间隔 碱 基数 ,负数 表示 基因 和 
































between genes while the negative number indicates overlapping base pairs between genes. 


色素 b 基因 Cytochrome b coding 
基因 Small ribosomal RNA; J: 重 链 Majority strand, N; 轻 链 Minority strand. 在 基 
FERAE. In the column of intergenic length, the 
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gene; LrRNA ; 核糖 体 大 亚 


包 色 素 C 氧化 酶 亚 基 基 因 Cytochrome oxidase subunit coding gene; 











RNA 基因 











因 间 的 间隔 











ositive number indicates interval base pairs 
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RI 琥珀 乔 线 粒 体 基因 组 核 疹 酸 组 成 
Table 3 Nucleotide composition of the mitochondrial genome of Antheraea assama 
dE pj Fey b AT {ΡΕ GC fà BE 
基因 序列 大 小 ( P) A (96) T (96) G (96) C(9?6) A+T(%) G«C (90) IRURE TRE 
Gene sequence Size AT skew GC skew 
全 基因 组 mtDNA 15 312 39. 35 40. 82 7.71 12. 11 80. 18 19. 82 — 0. 0183 — 0. 148 
编码 基因 
租 日 质 编码 基因 11 211 38. 85 39. 94 8. 44 12. 77 78. 79 21.21 — 0. 0139 - 0. 204 
Protein-coding genes 
密码 子 第 1 位 
密码 了 第 位 3 739 35. 78 37. 31 16. 53 10. 38 73. 09 26.91 -0. 0210 0. 229 
Ist codon site 
aep 2 Α) 
富 码 了 第 4 位 3 736 22. 04 48. 33 13. 00 16. 56 70. 37 29. 55 -0. 3740 -0. 120 
2nd codon site 
RITE 3 位 
密码 子 第 位 3 736 41. 16 51.62 2.73 4.41 92. 78 7.14 — 0. 1130 - 0. 236 
3rd codon site 
基因 
IRNA 基因 1 466 39. 97 40. 59 8.12 11.32 80. 56 19. 44 - 0. 0076 — 0. 165 
tRNA genes 
LrRNA 1371 41. 36 42. 82 4. 96 10. 87 84. 17 15. 83 -0. 0173 -0. 373 
SrRNA 719 40. 31 44. 42 5. 01 10. 27 84. 72 15. 28 -0. 0485 -0. 345 
A +T ARE 332 40. 96 49.7 2.11 7:23 90. 66 9.34 - 0. 0964 — 0. 548 


A + T-rich region 





LrRNA ; 核糖 体 大 亚 基 RNA 基因 Large ribosomal RNA; ΦΤΗΝΑ: 核糖 体 小 1 





和 3 位 点 AT 偏 度 分 别 为 72.74% , 70. 2896 和 
93. 1096 ) 的 趋势 相近 ,说明 杆 和 春 属 昆虫 线粒体 基因 
组 密码 子 的 第 3 位 点 更 偏好 于 AT 碱 基 。 

琥珀 看 线粒体 基因 组 中 A +T 含 量 很 高 ,这 与 
其 他 鳞 翅 目 昆 虫 是 一 致 的 。 政 珀 大 线粒体 基因 组 中 
Ar+T 含 量 与 已 知 的 几 种 近 缘 种 相 比 处 于 居中 水 平 ， 
曲 缘 尾 大 看 Actias artemis aliena (18. 62% ) < BE 
4 Attacus atlas (79. 3096) < EE WK Æ Samia cynthia 
ricini(79. 8600) < WEZ Antheraea pernyi (80. 1696) 
< ΒΕΠ Æ A. asama (80.1896) < BH H XE 
Antheraea frithi (80. 1996) < RÆ Antheraea yamamai 
(80.2990) < ΠΗ X Æ Saturnia 
(80. 6396 ) < fifi Eriogyna pyretorum (80. 8296 ) ( 表 
4) 。 除 乌 柏 大 和 看 AT 偏 度 为 正 值 (0. 00388) 外 ,大 看 
蛾 科 昆 虫 线 粒 体 基 因 组 多 数 呈 现 明 显 的 负 AT i 
RE ,范围 -0. 0306 HÆ ) 31 — 0. 0101 ( EMRA) ο 
2.3 琥珀 短线 粒 体 基因 组 蛋白 质 编 码 基 因 

琥珀 春 线 粒 体 基因 组 蛋白 质 编 码 基因 序列 有 
11 211 bp, 占 总 基因 组 的 73.22%。A 碱 基数 目 为 
4 355,1 38. 8596 ;T 碱 基数 目 为 4 478 , 占 39. 9496 ; 
G 碱 基数 目 946 , 占 8. 44% ; C 碱 基 数目 为 1 432, 占 
12.77% 。A +T WAEA Æ h 78. 79% , 较 整个 线 粒 
体 基 因 组 A +T 含 量 要 低 1.4% ,G+C 占 21.21% ， 
同样 也 是 了 碱 基 合 量 最 高 而 G 含量 最 低 。AT 偏 度 
为 -0.0139 ,GC 偏 度 为 -0.204。 

琥珀 看 线粒体 基因 组 13 个 蛋白 质 编码 基因 共 
编码 3 726 个 密码 子 (不 含 终止 密码 子 ) ,编码 最 频 
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ΒΕ RNA 基因 Small ribosomal RNA. 表 4 [η] The same for Table 4. 




















繁 的 氨基 酸 是 Leu ( 14. 5796 ) , Ile ( 12. 10% ) , Phe 
(10. 63% ) 和 Ser(8. 3796 ) , KMU ft X ἐς RP EG 
H (Liu οἱ al., 2008; 45285: 5$, 2014) 。 相 对 同 义 
密码 子 使 用 情况 显示 : 蔚 珀 午 线 粒 体 基因 组 对 碱 基 
A 和 工具 有 明显 的 偏向 性 ,其 中 最 常用 的 5 个 密码 
FÆ UUA (Leu), AUU (lIle), UUU (Phe), AUA 
( Met) 4I AAU ( Asn) ,密码 子 使 用 次 数 分 别 为 455 ， 
428, 378, 248 和 232 , 且 每 个 密码 子 的 第 1 位 点 、 第 
2 位 点 和 第 3 位 点 碱 基 都 是 由 A 和 T 组 成 ( 表 5) 。 
蛋白 质 编码 基因 中 NDS 基因 最 长 (1 741 bp), 
编码 580 个 氨基 酸 ;47P8 最 短 (165 bp) ,编码 54 个 
氨基 酸 。ND2，47P8，ND3 和 NDS 基因 以 ATT 为 
起 始 密码 子 , COX2, ATP6, COX3, NDA, ΝΡΙ 和 
ND4L 基因 以 ATG 为 起 始 密 码 子 , CYTB 和 ND6 则 
以 ATA 为 起 始 密码 子 , 属 于 典型 的 起 始 密码 子 ATN 
( 甲 硫 氨 酸 或 异 亮 氨 酸 )。 只 有 COXI 以 CGA 为 起 
台 密 码 子 。 在 终止 密码 子 的 使 用 上 ,大 多 数 基因 以 
标准 的 TAA 或 TAG 结尾 ,只 有 COXI, COX2 和 
NDS 以 不 完整 的 了 结尾 。 

正 珀 看 与 天 看 、 明 目 大 看 和 析 春 在 起 始 密码 子 
的 使 用 比较 中 ,只 有 ND3 基因 存在 差异 , 天蚕 的 起 
始 密 码 子 为 ATA ,其 他 均 为 ATT。 而 从 编码 的 氨基 
酸 来 看 ,实际 上 都 是 编码 的 甲 硫 氮 酸 ,符合 典型 的 起 

台 密码 子 ATN , 因此 并 没有 发 生 实质 性 的 改变 。 
ND3, NDA, ND4L 和 ATP6 基因 终止 密码 子 的 使 用 
存在 差异 ,其 他 的 基因 起 始 和 终止 密码 子 的 使 用 都 
相同 ( 表 6) 。 
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表 5 琥珀 短线 粒 体 基 因 组 密码 子 使 用 情况 
Table 5 Codon usage in the mitochondrial genome of Antheraea assama 
AHER 密码 子 di Hye AH 密码 子 di Fry 

june. omes o ca) E calo σας τ... Wee 
Phe (F) UUU 378 1.91 Tyr CY) UAU 179 1.85 
UUC 18 0. 09 UAC 14 0. 15 
Leu (L) UUA 455 5.03 Stop codon * UAA 12 1.85 
UUG 8 0. 09 UAG 1 0. 15 
CUU 47 0.52 His (H) CAU 58 1. 73 
CUC 6 0. 07 CAC 9 0.27 
CUA 27 0. 30 Gln (Q) CAA 57 1. 81 
CUG 0 0 CAG 6 0. 19 
Ile (1) AUU 428 1. 88 Asn (N) AAU 232 1. 89 
AUC 27 0. 12 AAC 14 0. 11 
Met (M) AUA 248 1. 84 Lys (K) AAA 93 1.74 
AUG 22 0. 16 AAG 14 0. 26 
Val (V) GUU 69 1.93 Asp (D) GAU 58 1. 78 
GUC 3 0. 08 GAC 7 0. 22 
GUA 67 1. 87 Glu (E) GAA 66 1. 81 
GUG 4 0. 11 GAG 7 0. 19 
Ser (S) UCU 116 2.97 Cys (C) UGU 26 1. 68 
UCC 13 0. 33 UGC 5 0. 32 
UCA 75 1. 92 Trp (W) UGA 90 1. 89 
UCG 0 0 UGG 5 0.11 
Pro (P) CCU 63 2.02 Arg (R) CGU 19 1. 43 

CCC 18 0. 58 CGC 0 0 
CCA 43 1.38 CGA 32 2.42 
CCG 1 0. 03 CGG 2 0.15 
Thr (T) ACU 91 2.39 Ser ( AGN) AGU 31 0. 79 
ACC 13 0.34 AGC 4 0. 10 
ACA 47 1.24 AGA 73 1.87 

ACG 1 0. 03 AGG 0 0 
Ala (A) GCU 81 2.35 Gly (G) GGU 54 1. 09 
GCC 8 0. 23 GGC 6 0. 12 
GCA 48 1.39 GGA 109 2.19 
GCG 1 0. 03 GGG 30 0.6 

n; 密码 子 使 用 次 数 Frequency of a codon used; RSCU: 同 义 密 码 子 相对 使 用 度 Relative synomymous codon usage. “终止 密码 子 Stop codon. 





2.4 琥珀 短线 粒 体 基 因 组 tRNA 和 rRNA 基因 
正 珀 看 线粒体 基因 组 包括 22 个 tRNA 基因 ,长 
度 介 于 65 ~71 bp 之 间 , 在 线粒体 基因 组 的 排列 顺 








序 与 近 缘 种 昆虫 相同 。 根 据 在 线 软件 tRNAScan-SE 











预测 (成 功 预测 

















了 19 种 ) ,并 加 


助人 工 校正 预测 出 


琥珀 等 线 粒 体 22 个 tRNA 的 二 级 结构 ,如 图 2 所 示 。 








j 


tRNA"" 和 tRNA” 对 应 2 ΤΙ 44 ER, ^) 9l Je 
tRNA UU tRNAT™ CU 和 tRNASer(AGN) ΕΝΑ σον g 
22 个 tRNA 中 ,氨基 酸 受 体 辟 长 度 均 为 7 bp , 反 密 码 
子 辟 中 只 有 tRNA RNA ARE tRNA” 的 辟 长 
为 4 bp ,其余 均 为 5 bp。tRNA™ 的 反 饥 码 子 环 
为 9 bp, 其余 均 为 7 bp, TPC 环 碱 基 数目 不 定 ,3 ~ 
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VVL/ƏLV VVL/ƏLV ƏVL/ƏLV L/ƏLV VVL/ƏLV VVL/OLV VVL/ƏLV VVL/ƏLV VVL/ƏLV IAN 
L/VILV VVL/OJV VVL/OLV VVL/AVLV VVL/OJV VVL/VILV VVL/VILV VVL/VILV VVL/VLV 8.440 
ΥΝΙ/ΥΙΝ ΥΝΙ/ΥΙΝ ΥΥΙ/ΥΙΥ VVL/AVLV VVL/AVLV VVL/VLV VVL/AVLV VVL/AVLV VVL/VLV 9AN 
VVL/ƏLV VVL/ƏLV L/91V VVL/OLV VVL/ƏLV VVL/ƏLV VVL/ƏLV VVL/OLV γα ΟΥ TEAN 
VVL/OJLV VVL/OLV VVL/OLV VVL/OJLV VVL/OJLV VVL/OLV SVL/OLV SVL/OLV VVL/OLV vaN 
LALLV LALLV VVLALLV LALLV VVLALLV LALLV LALLV LALLV LALLV ΕΙΝ 
LALLV DVL/VLV LALLV LALLV SVLALLV LALLV SVLALLV LAVLV VVL/ALLV εαν 
VVL/ƏLV VVL/ƏLV VVL/OLV VVL/OLV VVL/OLV VVL/OLV VVL/OLV VVL/OLV VVL/OLV ΕΧΟΌ 
VVL/ƏLV VVL/OJLV VL/OJLV ΝΖ VVL/OJLV VL/OLV VVL/OJLV VVL/OJLV VVL/OLV 9d.LV 
VVL/OJLV VVLALLV VVL/OLV VVL/ALLV VVL/ALLV VVL/LLY VVLALLV VVL/LLV VVLALLV 8d LV 
L/ƏLV L/ƏLV 1/319 Ρϑατε]μ99ππ/}|Υ L/9L9 L/9LV L/9LV L/9LV L/9LV ζΧΟΌ 
LV L/V90 VVL/V9O L/9VLL LVI L/V90 L/V90 L/V90 L/V90 1X092 

ΟΥ ΗΝ VVL/ALLV VVLALLV VVLALLV VVL/ALLV VVLALLV VVLALLV VVLALLV VVLALLV σαν 
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G A EA A Cys A Ü 
IRNAN ΗΑ tRNAY™ Αν tRNAcn 478 tRNAT™ Au tRNA® ic 
A-U U-A υ.Α G:C U:G 
A 人 53 ὃν 
A-U U A-U Uc U-A UU U:A U:A A 
ΞΕ ο ος ολ MU Ααυαυσ” A uU ^ uuuc"? UA'UcAUAU 
yr uce AAAGGAU (Αθυοσ GUAGUA ο UGUG QUAUAGUUU — AAUuUeA DINE A GUAAA 
uy aee T UAAAGG n AUGCAC U AAACU 0 AO AACUG AS 
-AA U-AAU A. UUA vA AA.UU αὐδάύλαυ-α 
U-A Pu Ü-A U-A A-U 
G:C M A-U A-U A-U 
6:6 uG SE 5:Α AU 
c 6 Ss 8 Πο CA U A 
Dec Un ΠΡΙ Misa U A 
CAU GAU UUG C GCA 
A A A U A 
A.U EA 3 AE Ἵν AU 
tRNA™ 910 tIRNALPUUS c.g tRNA™ «:8 ΙΗΒΝΑ’» AU tRNA®Y U.A 
à TAA : E UA 
A.U A-U UA G:C U:A 
AU u^, Α-υ AU A-U 
κ 6. G:C AA U-A 
u&Ag «ου "cuuc" a Age, qu^" υυυοο A JA- ÜUCAUU AUD AUAAUP TU p^-U,, UA 
0 UCG 6GGGG A ACG λὰ UA UGAG σον G AAAUUG AUUA 0 UA A AAUU A 
U AGE GAU e OSSA ον AGUAN, A uy μον. κ PO VAUS DUAA U 
Anaa RUEDA AUSU, UA Gc AAGU U, Λυυ Αι UACA υ αν. c Ὃν 
AU Au^ ^e αμ) RA U-AA^ Agu^UAU, 
υ.α a U-AUUI AU SK AAA 
A-U SUA G:C A U-A 
nir G:C SE AʻU e:e 
UA E Ας cU Αν QUA pu 
U U A REA U A U A 
GUA UAA Cyu GUC υσο 
Α ô A Ü A A g ^3 
. ， U-A , : s ο 
tRNA“! 8:0 tRNA AU tRNA uA IRNAN U tRNA TA 
G:C U-A A-U A-U U-A 
EMT AU ΠΑ AO TT 
. G:C U AA . 

κ u^ UUAACU "u eA CUCUU AT RA ον εν OANA S UA'UuuuuA 
P'UUUA^ AUUGAAA Ας OO οσα ὀλάμιο A A6066 ἡ AAuuue ^ AAAÀU,J 
U AARAU. A Â CAUGO A Ag αθὀὐ Uy AAA Ü UE TRAAA C. 内 

U-AA U.AAG S Ay. AA A^ EA U:AA^ 
Us Ue $3 Rd kd 
6-6 ΜΔ Uum A-U ο-ς 
9:0 A.U 
u^ "y USUS c^. QUE u^ Uy 
A 
U A UL A U A U erc 
υσο UcG Gyu οευ UUC 
AU U c AU 
tRNA™! υ.Α tRNA™ vo IRNA'" 86 tRNA™ AU IRNAT(UCN) Α.0 
U-A U: > : . 
U-A U-A U-A AU UA 
AU A-U UA $6 A-U 
„A DUUAAUU AA uA UuAcu! ^ A UA Ü eus eU ucuu^ ^ pU AUC UU AAU, 
AuAuuce Λάὐύάυ U UUUAAY AUG, ο 小 UUUGA UUCUL μαμα Sg^^u^  Vuled AGAAUAUU 
A, AB AGO, Ὁ PIA ΠΑ A AAAACA πι ἁλαύ, y υλάδό, A 
U-AAG U-AA U-AAAU A-UAG U-AAG 
A-U υ-Α U-A U-A UU 
A.U G:C G:C A-U UU 
AO 6:8 gu 人 UR 
DATA Ue Q^. DAN DA 
υ G U G U A U a U A 
GAA ους UGU Uc UGA 
A 
T AU 
tRNALenCUN cd tRNA al K: y* ERRIA 
: A-U 
A.U µ:Α ΤῸ 
9:8 x eA DL AU PA 
: UU AG UAAU 
A UU'^UAUAU ο ^ θυύος AUD, α) 
παμε] Α Α uA 
A Ace ons PA U, UAAGU 从 
AAAUGU A Aj. ΕΣ; 
Α fay A DUE U. SAAG 
: 0-Α. «κα 
GC EI ACAvATA 
Ud yt 
υ Α υ A 一 反 密码 子 环 
U A UAC 
VRG AAT 
SAC i 
到 2 琥珀 蚕 线 粒 体 基因 组 tRNA 基因 的 二 级 结构 











Fig. 2 Predicted secondary structure of tRNA genes in mitochondrial genome of Antheraea assama 


8 bp 均 有 。 同 其 他 后 生动 物 tRNA 二 级 结构 类 似 ， 

22 个 tRNA η, 只 有 tRNA µη DHU $ 
( Okimoto et al., 1992) ,其 他 均 可 形成 典型 的 三 叶 草 
结构 。tRNA 在 二 级 结构 折 著 过 程 中 ,会 出 现 碱 基 错 
配 情况 ,形成 不 标准 的 G-U 碱 基 弱 碱 。 在 预测 的 22 
个 tRNA 二 级 结构 中 共 出 现 29 对 碱 基 错 配 , 其 中 24 


对 为 G-U 错 配 , 剩余 5 对 为 U-0 错 配 , 分别 在 
tRNA TUUR) , tRNAAn tRNA ™ 和 ος 中 ,这 
在 其 他 昆虫 类 群 tRNA 二 级 结构 中 也 较为 常见 ( Bae 
2004) 。 

线粒体 基因 组 的 2 个 rRNA 基因 (LrRNA 和 
SrRNA ) 都 是 轻 链 编码 ,位 于 RNA OOS 和 控制 区 
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之 间 , 被 tRNA” 基因 隔 开 。LrRNA 长 度 1371 bp, A 
+T A Eg 84.17% , AT 偏 度 值 为 0.0173; SrRNA 
长 度 779 bp, A +T 含 量 为 84.72% , AT 偏 度 值 为 
0. 0485, 
2.5 琥珀 短线 粒 体 基因 组 A +T 富 集 区 

A+T 寅 集 区 也 称 为 控制 区 或 D-loop ,是 线粒体 
基因 组 的 复制 和 转录 主要 调控 区 (Taanman, 1999 ) 。 
线粒体 基因 组 的 A +T 富 集 区 是 线粒体 的 主要 非 编 
码 区 ,位 于 SrRNA 和 tRNA 基因 之 间 , 全 长 332 
bp,A +T & 90. 6696 ,明显 高 于 线粒体 的 其 他 基 
( 表 3) 。 控 制 区 也 存在 鲜 翅 目 昆 虫 典 型 的 结构 特 
fiE, YE SrRNA 基因 下 游 15 000 -15 032 bp 处 ,有 一 
Et ATAGA 引导 长 度 为 19 bp 的 多 聚 工 结构 ,这 种 结 
构 被 认为 是 线粒体 基因 组 轻 链 复 制 起 始 的 信号 识别 
位 点 (Saito et al., 2005) 。 在 控制 区 没有 发 现 明 显 
的 重复 片段 。 与 同属 近 缘 种 比较 , 明 目 大 看 A. frithi 
(89. 1996) < 天 看 4A. yamamai (89. 52% ) < YE A. 
pernyi (90.4095) < 583A Æ A. assama (90. 6600) 
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FEZ Antheraea pernyi (AY242996) 
KA Antheraea yamamai (EU726630) ΜΕΣ Antheraea 
) 
92) 





(364) SEHR A +T HRKI A € T Ar ETE URS 
也 是 最 高 的 。 
2.6 琥珀 蚕 的 系统 发 育 关系 

以 鳞 翅 目 的 家 看 B.，mori、 烟 草 天 蛾 M. sexta, 
菜 粉 暴 P. rapae 和 亚洲 玉米 量 O. furnacalis K XB 
目的 黑 腹 果 晶 D. melanogaster 作为 外 群 ,将 14 种 昆 
虫 线 粒 体 全 基因 组 中 的 13 个 蛋白 质 编码 基因 序列 
串联 后 构建 NJ 树 。 结 果 显 示 ( 图 3) 大 和 看 蛾 科 中 , 焉 
JR d ΗΚ EE LB BL E RU — Sc, RS H 
Kd WEN — 36 , ΕΕΣ} BUE c EON — κ, LER FÉ 
A με πο δε, ΠΏΣ κ EAR. BUB 
di Ej A f ΒΗ HKE, E E BRI o [6 ΠΡ ES E 0. 0862 ~ 
0.0933 (4 7) ,与 天 看 的 遗传 距离 最 小 。 政 珀 看 与 9 
种 大 盔 蛾 科 昆 虫 的 遗传 距离 排列 顺序 是 :天 看 < 明 
HRE <ER <TR < EMR «HE < 曲 缘 尾 
KE < 乌 柏 大 和 奎 , 因 此 ,琥珀 看 与 同 为 杆 和 蛋 属 的 天 蚕 
亲缘 关系 最 近 , 与 巨大 在 蛾 属 的 乌 柏 大 不 亲缘 关系 















































ΒΗ FE Antheraea frithi (KJ740437 
ΦΟΕΠΗ4Σ Antheraea assama (KU3017 














ÆRA Actias artemis aliena (KF927042) 








Rift Eriogyna pyretorum (FJ685653) 


4r HEKRA Saturnia boisduvalii (EF622227) 
PES Samia cynthia ricini (JF961379) 
乌 柏 大 和 三 Attacus atlas (KF006326) 


烟草 天 蛾 Manduca sexta (EU286785) 


Zi Bombyx mori (AY048187) 


亚洲 玉米 量 Ostrinia furnacalis (NC. 003368) 


Be = 菜 粉 蝶 Pieris rapae (HM156697) 
ΜΑ HS Drosophila melanogaster (U37541) 


m 
0.05 











3 ”基于 线粒体 蛋白 质 编码 基因 序列 构建 的 政 珀 看 与 其 他 昆虫 的 系统 进化 树 
Fig. 3 Phylogenetic tree of Antheraea assama and other insects based on the protein-coding gene sequences 


利用 邻接 法 ,节点 处 数据 为 1 000 个 重复 得 到 的 自 引 导 值 。Neighbor-joining method was used, and the numbers on nodes indicate the bootstrap 














values from 1 000 replicates. 


3 讨论 

本 研究 首次 获得 了 云南 正 珀 看 线粒体 基因 组 的 
完整 序列 ,全 长 15 312 bp ,线粒体 基因 组 A +T 含 量 
Ἂ 80. 18% , Ej E AJEA (Liu οἱ al., 2008) RKE, 
H Ες SE JLRIUPE E Jes E rh 2 AL, ΤΕ “ΠΊΕ ΓΗ 
使 用 上 也 比较 接近 。 焉 珀 看 线粒体 基因 组 的 排列 方 

















式 同 其 他 已 测定 的 鳞 翅 目 昆虫 的 完全 相同 (和 鲁 成 
等 , 2002; 杨 绍 宇 等 , 2014; ERPS, 2015) ,表明 
线粒体 基因 组 的 排列 顺序 很 少 发 生变 化 ,适合 解决 
科 、 目 等 高 阶 元 的 生物 系统 发 育 关 系 (Boore, 
1999), DNA 条 形 码 技术 常用 的 ΟΟΧΙ, COX2, 
CYTB 和 ND5 等 线粒体 基因 在 鳞 杷 目 昆 虫 的 快速 识 
I .争议 ,物种 的 分 类 鉴定 中 发 挥 了 较 好 的 辅助 作用 
(Hebert, 2003; 夏 雪琴 等 , 2016) 。 与 DNA 条形码 
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技术 比较 ,特别 是 在 以 高 通 量 二 代 测 序 技术 的 快速 
发 展 支撑 下 ,线粒体 全 基因 组 测序 工作 变 得 越 来 越 
快捷 简便 ,费用 大 大 降低 ,受到 广大 科研 工作 者 的 青 
睐 。 线 粒 体 基因 组 在 物种 分 类 鉴定 识别 上 更 为 全 面 
和 准确 ,避免 了 单个 基因 的 育 目 或 某 些 物种 的 不 适 
合 造成 的 人 为 偏差 ,甚至 在 基因 结构 及 排 布 顺序 方 
面 也 能 说 明 物 种 间 的 差异 , 具有 更 高 的 可 信和 度 。 

本 研究 利用 线粒体 基因 组 13 个 蛋白 质 编码 基 
因 序 列 串 联 后 聚 类 分 析 ,结果 表明 琥珀 和 春 与 天 得 、 明 
目 大 乍 、 梓 得 聚 为 一 文 , 这 与 传统 的 形态 分 类 结果 一 
致 ,符合 同 为 杆 蛋 属 的 判断 。 在 4 RRTESUSE HB, 
HERE HH] HK TRU — xc, RES IH ERE 
E, xx Xe HE dE RKE BH ELACRIII ZI ERCORRS ΕΗτ, 
而 政 珀 看 与 三 者 的 亲缘 关系 相对 较 远 。 这 似乎 可 以 
从 取 食 的 饲料 上 看 出 一 些 迹象 , 虽然 都 是 多 食性 昆 
H, EE, RAMH Η κ R E ER oe ΗΕ 
Quercus 植物 , MIAE M) ERER Mi Ην Machilus 
HH. MERA LOK Hc IRP E HR. Ε ERIR 
聚 在 一 起 ,再 与 家 符 和 亚洲 玉米 蜡 相 聚 ,符合 传统 上 
都 是 蛾 类 昆虫 的 判断 ;再 与 菜 粉 蝶 聚 在 一 起 ,符合 同 
为 鳞 翅 目的 判断 ;最 后 才 与 双 翅 目的 果 晶 相聚 。 从 
构建 的 NJ 系统 发 生 分 析 表 明 ,大 和 看 蛾 科 昆 虫 与 烟草 
天 蛾 亲缘 关系 更 近 , 与 家 和 蛋 亲 缘 关 系 更 远 , 这 与 传统 
分 类 方法 得 出 的 观点 并 不 一 致 ,二 者 系统 聚 类 关系 
存在 争议 (Zwick et al., 2011) ,本 研究 结果 支持 前 
者 。 传 统 的 分 类 方法 根据 昆虫 翅 脉 的 差异 , ANE 
iR AP Bombycidae ) £15 i IREL ( Bombycidae ) , 2 
纹 蛾 科 (Brahmaeidae) | Zi WEE ( Saturniidae) , {4 {8 
蛾 科 ( Citheroniidae ) , ΕΕ IRP} ( Endromidae ) , Ji Π IR 
F} ( Lasiocampidae) , Hf ff ( Lacosomidae ) fI TJ iR $} 
( Lemoniidae) 8 个 科 ( 朱 弘 复 和 王 林 瑶 ，1996 ) ,而 天 
蛾 科 未 列 其 中 。 这 样 的 划分 是 否 全 面 ,是 否 存在 亲 
缘 关 系 更 近 而 未 被 划 入 的 科 均 需要 进一步 研究 。 而 
线粒体 基因 组 在 这 方面 的 鉴别 优势 明显 ,完全 可 以 
作为 传统 分 类 方法 的 补充 和 再 验证 。 现 阶段 动物 线 
粒 体 基因 组 的 测序 工作 在 飞速 增长 ,但 昆虫 线粒体 
基因 组 的 数据 还 明显 偏 少 , 看 蛾 总 科 的 划分 修正 还 
需要 更 多 的 数据 支持 。 
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